
































行った。まず、「stress」に関連する遺伝子を OMIM で検索し、タンパク質をコードする 1001
遺伝子を選択した。この 1001 遺伝子について、Gene Ontology の biological process のア
ノテーション情報を使用し、クラスタ解析を行った。その結果、243 クラスタが得られ、そ
れらの関連を Cytoscape ソフトウェアで可視化した。次に、細胞の主要なシグナル伝達経
路と代謝やタンパク質分解等にかかわるパスウェイから、1001 遺伝子の 5％である 50 個以
上の遺伝子が含まれる 3 種類のパスウェイ、(1)MAPK signaling pathway、(2)PI3K-Akt 
signaling pathway、(3)Protein processing in endoplasmic reticulum を選び、KEGG pathway 
database から関係する遺伝子を取得した。そして、243 クラスタの中でこの 3 種類のパス
ウェイに関係する遺伝子数が 5%を超える事を条件に､ストレスに関係するパスウェイを決
定した。その結果、パスウェイ(1)〜(3)がストレスに関連することが示唆された。なお、
本発表は、科学研究費補助金基盤研究（Ｃ）(課題番号 24590884)による研究成果である。 
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